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RESUMEN El sitio arqueológico Esquina de Huajra (centro-
sur de la Quebrada de Humahuaca) corresponde a una insta-
lación ubicada cronológicamente en la Fase Inca (ca. 500-420 
AP) y la tradicionalmente asignada en el noroeste argentino 
como Hispano Indígena o de primeros contactos con el español 
(ca. 420-320 AP). Enmarcado en la política económica incaica, 
habría sido clave en la explotación y distribución de bienes pro-
cedentes de las Yungas Orientales. Además, su cultura material 
sugiere importantes redes de interacción con las tierras altas, 
planteando interrogantes sobre la conformación poblacional de 
sus habitantes.En este trabajo se analizan los linajes maternos 
de individuos de Esquina de Huajra en comparación con otros 
sitios del centro-sur andino para evaluar su posible origen fo-
ráneo, considerando que el reasentamiento de poblaciones fue 
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una práctica imperial recurrente. El ADN fue extraído de piezas 
dentales de 6 individuos. Se secuenció la Región Hipervariable 
I del ADN mitocondrial en cuatro individuos hallándose dos 
A2 y dos C1. La ausencia de B2 discrepa con lo descripto para 
gran parte de los sitios andinos, donde este haplogrupo es ma-
yoritario. Dos de los cuatro haplotipos se comparten únicamen-
te con otros sitios de la Quebrada de Humahuaca del Período de 
Desarrollos Regionales (Los Amarillos y San José); pero una 
variante nodal C1 fue reportada tanto en Juella como en sitios 
peruanos preincaicos e incaicos. Estos resultados representan 
un primer aporte al estudio genético de los habitantes de Esqui-
na de Huajra y una evidencia más de los complejos procesos 
poblacionales en la región andina. Rev Arg Antrop Biol 19(1), 
2017. doi:10.17139/raab.2017.0019.01.04
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ABSTRACT The archaeological site Esquina de Huajra 
(south-central area of the Quebrada de Humahuaca) is a loca-
tion chronologically assigned to the Inca phase (ca. 500-420 
AP) and to the Hispanic-indigenous phase or initial period 
of contact with the Spanish (ca. 420-320 AP). In the context 
of the Incaic economic system, Esquina de Huajra may have 
been a key settlement in the exploitation and distribution of 
goods from the eastern forests (Yungas). In addition, its ma-
terial culture suggests major interaction networks with the 
highlands, raising questions about its inhabitants’ origin. In 
this work maternal lineages of individuals from Esquina de 
Huajra were analyzed in comparison to other sites in south-
central Andes to assess possible foreign origins, considering 
that population resettlement under Inca dominion was a com-
mon practice. DNA was extracted from the teeth of six indi-
viduals and mitochondrial hypervariable region I (HVRI) was 
successfully sequenced in four samples, resulting in two of 
them assigned to lineage A2 and the other two to C1. Absence 
of B2 disagrees with data from most Andean sites, where 
this lineage is the most frequent. Two of the four haplotypes 
are only shared with individuals from other sites located in 
Quebrada de Humahuaca (Los Amarillos and San Jose), and 
a nodal C1 variant was reported in samples from Juella and 
several pre-Inca and Inca Peruvian sites. These results rep-
resent the first contribution to genetic studies on the popula-
tion of Esquina de Huajra and are also further evidence of the 
complex population processes in the Andean region. Rev Arg 
Antrop Biol 19(1), 2017. doi:10.17139/raab.2017.0019.01.04
El sitio arqueológico Esquina de Huajra 
(SjujTum10) está situado aproximadamente a 
1900 msnm, en longitud oeste a 65º 27’ 20’’ y 
latitud sur a 23º 52’ 56,30’’. Este asentamiento, 
localizado en el sector centro-sur de la Quebra-
da de Humahuaca, posee una ubicación estraté-
gica frente a la entrada de la quebrada subsidia-
ria de Huajra, uno de los accesos naturales más 
directos e importantes hacia los valles orientales 
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(Yungas) (Fig. 1). Los resultados de los análisis 
radiocarbónicos indican que el sitio fue ocu-
pado desde ca. el año 600 AP en adelante, es 
decir durante el Período Inca, pasando por el 
Hispano-Indígena y hasta el Colonial temprano 
(Garay de Fumagalli y Cremonte, 2007; 
Cremonte y Gheggi, 2012). El análisis estadísti-
co de los nueve fechados de Esquina de Huajra 
recientemente realizado indica que habría sido 
ocupado por poco más de dos siglos durante el 
Período Incaico (ca. 500-420 AP) y el Hispano 
Indígena (ca. 420-320 AP) (Greco, 2014).
Las investigaciones llevadas a cabo hasta el 
momento permiten incluir a Esquina de Huajra 
en un sistema de asentamientos que, junto con 
el Pukará de Volcán, habrían vinculado el sector 
meridional de la Quebrada de Humahuaca con 
enclaves productivos y de frontera localizados 
en las Yungas Orientales donde se emplazan El 
Cucho de Ocloyas y sitios de la cuenca del río 
Ocloyas, cuenca superior del río Corral de Pie-
dras, ríos Tiraxi y Tesorero. Esta vinculación se 
vería favorecida por la cercanía que existe entre 
el sector sur de la Quebrada de Humahuaca y 
los pisos de Yunga y Bosque Montano mediante 
vías de circulación directas (Cremonte y Garay 
de Fumagalli, 1997; Cremonte, 2007) (Fig. 1). 
Entre la alfarería de Huajra se destacan las 
formas típicamente incaicas (ollas con pie, arí-
balos, platos, etc.) y la vajilla no local (Inca 
Paya, Inca Pacajes, Chicha, Pucos Bruñidos, 
Queta Polícromo, etc.) (Cremonte y Scaro, 
2011). También se halló un alfiler o topu con 
una rara aleación de cobre y plata sugiriendo 
un origen lejano, posiblemente de los Andes 
Centrales (Angiorama, 2013). Adicionalmente, 
Mengoni Goñalons (2013) ha señalado que po-
siblemente tanto Esquina de Huajra como el Pu-
cará de Volcán hayan sido lugares de obtención 
de llamas cargueras, vinculadas con el transpor-
te de mercancías. 
Por otra parte, la cerámica del Cucho de 
Ocloyas presenta escasas vasijas típicas de la 
Quebrada de Humahuaca en negro sobre rojo, 
un conjunto importante de recipientes con im-
prontas de cordelería, corrugados complejos, 
unguiculados, fabricados en el lugar o traídos de 
zonas más orientales y fragmentos Humahuaca-
Inca, Chicha Morado y Chicha Naranja natural, 
así como fragmentos muy pulidos (rojos, negros, 
castaños y naranjas) de escudillas o platos in-
caicos (Garay de Fumagalli y Cremonte, 2007). 
Debido a las características constructivas y el 
emplazamiento del sitio, es posible plantear que 
haya sido construido como una pequeña guar-
nición de frontera a mediados del S XVI con el 
objetivo de manejar y ordenar las relaciones con 
los habitantes de las tierras bajas. Esto permite 
plantear que en este sector, se habrían estableci-
do fuertes vinculaciones entre las comunidades 
de la Quebrada de Humahuaca con pobladores 
de tradición chaqueña bajo el control Inca, que 
a su vez habrían mediatizado ancestrales inte-
racciones con poblaciones de la llanura oriental 
(Garay de Fumagalli 2003; Cremonte y Garay 
de Fumagalli 2013). 
Aproximadamente a 20km al oeste de El Cu-
cho de Ocloyas se encuentran los sitios Álvarez 
Prado 1 y 2 (AP1 y AP2) y Lagunita, que com-
Fig. 1. Localización de los sitios mencionados en el 
texto. Las estrellas indican los sitios arqueológicos y 
los círculos los poblados actuales.
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ponen el sistema Tiraxi. Estos sitios se localizan a 
1900 msmn aproximadamente sobre el piso de las 
yungas y los fechados obtenidos indican que fue-
ron emplazados durante el momento Inca. Hacia 
los 1700 msnm, en la base del Bosque Montano, se 
localizan varios sitios semiconglomerados como 
Puesto Méndez, La Bolsa, Piedra Parada y Media 
Loma, ubicados en la cuenca del arroyo Sauzal. 
El fechado obtenido para La Bolsa, indicaría su 
contemporaneidad con el sitio AP1. Entre la cerá-
mica hallada en AP1 y en La Bolsa se encuentran 
atributos incaicos como los diseños en espirales, 
banderines, bandas reticuladas, superficies pulidas 
y un fragmento de plato-pato. También se halla-
ron fragmentos de estilos Yavi o Chicha, Angosto 
Chico Inciso, corrugados y Humahuaca Negro so-
bre Rojo. Es posible que estos sitios cumplieran 
una función extractiva en este sector de Yungas 
(Cremonte y Garay de Fumagalli 2013).
Esta información permitiría involucrar a Es-
quina de Huajra dentro de una compleja dinámi-
ca poblacional producto de su establecimiento 
como un sitio que articulaba los objetivos del 
Imperio en el sector sur de la Quebrada de Hu-
mahuaca, los cuales pudieron incluir obtención 
de mano de obra para la producción de maíz, 
papa semilla, extracción de recursos de las 
Yungas como cebil, plumas de colores, plantas 
medicinales, madera, y el reforzamiento de la 
frontera oriental. De acuerdo con las dataciones 
obtenidas hasta el momento, en el sector sur del 
qollasuyu la estructuración de la frontera orien-
tal parece ser un proceso tardío, que no implicó 
la conformación de un cordón defensivo, sino 
más bien un espacio conectivo con una gran di-
námica poblacional, cumpliendo objetivos de 
carácter preventivo y de extracción productiva 
(Cremonte y Garay de Fumagalli, 2013). 
Considerando además que una práctica fre-
cuente del Imperio fue el traslado y reasenta-
miento de poblaciones, cabe preguntarse acerca 
de la constitución de la población asentada en 
Esquina de Huajra. En este sitio pudieron habi-
tar individuos provenientes de la misma quebra-
da, de las yungas adyacentes o de poblaciones 
foráneas relocalizadas. Surge entonces el inte-
rrogante sobre si esta posible coexistencia de 
grupos poblacionales de distintas regiones que-
dó plasmada en el acervo génico de la población 
de Esquina de Huajra.
Durante la última década se han incrementa-
do los análisis de ADN antiguo (ADNa), es decir 
aquellos en los que se extrae el material genético 
de restos arqueológicos, tanto en el actual territo-
rio argentino como en el resto de Sudamérica (e.g.
Lalueza-Fox et al., 1997; Rothhammer et al., 2003, 
2009; García-Bour et al., 2004; Dejean et al., 2006, 
2008; Luciani et al., 2006; Silva et al., 2008; Kemp 
et al., 2009; Carnese et al., 2010; Fehren-Schmitz 
et al., 2010, 2011, 2014; Gonçalves et al., 2010, 
2013; Casas-Vargas et al., 2011; Figueiro, 2011; 
Mendisco et al., 2011, 2014; Nores y Demarchi, 
2011; Baca et al., 2012, 2014; Sans et al., 2012; 
Postillone et al., 2014 y referencias allí citadas). 
Estos trabajos constituyen un aporte fundamental 
al estudio de la dinámica de las poblaciones en 
tiempos prehispánicos desde una perspectiva ge-
nética, siendo el ADN mitocondrial (ADNmt) la 
principal herramienta utilizada. Teniendo en cuen-
ta que se ha establecido que solo 8 de sus varian-
tes (denominadas haplogrupos A2, B2, C1b, C1c, 
C1d, C4c, D1 y D4h3a) han ingresado a Sudamé-
rica con los primeros grupos fundadores (Achilli 
et al., 2013 y referencias allí citadas), los análisis 
de ADNa se centran en la identificación de estos 
haplogrupos en poblaciones prehispánicas. Adi-
cionalmente, ha aumentado la cantidad de estudios 
que analizan la variabilidad genética del ADNmt 
a través de la secuenciación de la Región Hiper-
variable I (RHVI), lo que posee un mayor poder 
resolutivo y comparativo al permitir establecer po-
sibles vínculos entre distintas poblaciones a través 
de los linajes (haplotipos) mitocondriales de los 
individuos que las componen.
Con el objetivo de comenzar a responder los 
interrogantes anteriormente planteados, en este 
trabajo se estudiaron los linajes maternos me-
diante el análisis de los haplotipos mitocondria-
les de individuos de Esquina de Huajra a fin de 
compararlos con los encontrados en otras pobla-
ciones con afinidad tanto espacial como tempo-
ral, intentando dilucidar los posibles orígenes y 
movimientos de grupos humanos.
MATERIAL Y MÉTODOS
Muestra
Durante el año 2001 se llevaron a cabo tareas 
de rescate arqueológico a propósito de las remo-
delaciones realizadas en la Ruta Nacional Nº 9 
que pasa inmediatamente por enfrente del sitio. 
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Las excavaciones se realizaron en tres niveles 
(Terraza I, Terraza II y Terraza III, desde la infe-
rior a la superior) sobre la ladera norte del cerro 
donde se concentran las estructuras. En la Terraza 
III (la más alta) se ubicaron áreas residenciales y 
de enterramiento. Los cuatro entierros excavados 
muestran variaciones en las técnicas constructivas, 
en las modalidades de inhumación y en sus acom-
pañamientos mortuorios. El número mínimo de in-
dividuos hallado fue de 18, entre adultos de ambos 
sexos y subadultos (Gheggi, 2005-2006, 2012). 
Se seleccionaron 8 muestras correspondientes a 6 
individuos, según lo permitiera la presencia de pie-
zas dentales apropiadas para la potencial extrac-
ción y amplificación de ADNmt (Tabla 1).
Previamente al procesamiento de las piezas 
dentales y a fin de conservar la información mor-
fológica del material, se tomó la impresión de la 
corona y raíces realizando un molde con silicona 
(Integra VPS) y a partir del mismo se elaboraron 
réplicas en acrílico (O’Dent S.R.L y Vaicril S.A.).
Extracción de ADN
Todas las piezas dentales fueron sometidas a 
un proceso de limpieza de su superficie realizan-
do lavados con una solución de hipoclorito de 
sodio al 10% y luego enjuagando tres veces con 
agua de calidad biología molecular. Posterior-
mente, las muestras fueron irradiadas con luz 
UV durante un tiempo mínimo de 45 minutos 
en cada una de sus caras. Todo el procedimiento 
tiene como fin eliminar fuentes de contamina-
ción superficial con ADN exógeno proveniente 
principalmente de los investigadores que han 
tenido contacto con las muestras desde su reco-
lección, así como también de microorganismos 
que residen en el ambiente de depositación.
Luego del proceso de descontaminación y lim-
pieza, se removió la raíz y se obtuvo la dentina por 
desbaste mecánico utilizando un taladro (Dremel). 
Mediante este procedimiento la dentina se obtiene 
en forma de polvo, aumentando la superficie de 
Muestra Individuo Sexo Edad Fechado SNPs HVRI (16024-16365 pb) Haplogrupo



















Huaj 5 SJujTum10 T2 cráneo 4 indeterminado 8±2 años





















Huaj 8 SJujTum 10 T4 Ind 2 indeterminado 7±2 años n.d. n.d. n.d.
TABLA 1. Perfil biológico, fechados y mutaciones en la RHVI con respecto a la rCRS
de las muestras de Esquina de Huajra analizadas en este trabajo
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n.d.: no determinado.
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contacto con las soluciones de extracción y favo-
reciendo la recuperación del material genético, al 
mismo tiempo que permite que la pieza pueda ser 
remontada para su posterior devolución.
Para cada muestra se realizaron al menos 
tres extracciones de ADN independientes uti-
lizando dos métodos diferentes. Por un lado, 
partiendo de 100mg de polvo aproximadamen-
te, se realizó una extracción mediante columnas 
de sílica utilizando QIAamp® DNA Investigator 
Kit (QIAGEN) siguiendo el protocolo especifi-
cado por el fabricante. Por otro lado, se realizó 
una extracción orgánica con fenol-cloroformo-
isoamílico (25:24:1 v:v:v). Aproximadamente 
100mg de polvo fueron incubados con 1ml de 
EDTA 0,5M (pH 8) a temperatura ambiente y 
con agitación durante toda una noche. Posterior-
mente, se centrifugó a 14000 rpm durante 10 
minutos, se descartó el sobrenadante de EDTA y 
el precipitado fue incubado con 1ml de solución 
de digestión (Tris-HCl 10 mM, EDTA 5mM, 
Acetato de Sodio 4% y SDS 2%) y 1mg de Pro-
teinasa K (Promega) toda la noche a 55ºC en 
agitador. Luego se realizó la extracción orgánica 
y la fase acuosa se purificó mediante columnas 
de sílica utilizando AccuPrep® PCR Purification 
Kit (BIONEER), siguiendo el protocolo especi-
ficado por el fabricante.
En cada extracción realizada se incorporó 
un blanco que consiste en un tubo sin muestra 
sometido al mismo protocolo, y que posterior-
mente es analizado en paralelo al ADN extraído, 
a fin de corroborar que no hubo contaminación 
durante todo el procedimiento.
Secuenciación de la RHVI del ADN 
mitocondrial
La amplificación por PCR de la RVHI se 
realizó en tres fragmentos solapados que com-
prenden las posiciones 15984 a 16411 del ge-
noma mitocondrial, utilizando los cebadores: 
F15984 (5’-tag cac cca aag cta aga ttc taa t-3’, 
modificado a partir de F15989, Gabriel et al., 
2001) y H16167 (Ricaut et al., 2004); L16120 
(Adachi et al., 2004) y R16239 (Ivanov et al., 
1996); F16204 (5’-gca agt aca gca atc aac cct-
3’, diseñado por nuestro equipo de trabajo) y 
R16410 (Gabriel et al., 2001).
Las reacciones de PCR se llevaron a cabo en 
un volumen total de 25µl conteniendo 1X de Hot 
Start PCR Buffer (Thermo Scientific), 2mM de 
MgCl2 (Thermo Scientific), 0,2mM de cada dNTP 
(Thermo Scientific), 0,4µM de cebadores (Invi-
trogen), 1U de Maxima Hot Start Taq DNA Poly-
merase (Thermo Scientific) y 5-6µl de la muestra 
de ADNa. En las reacciones de amplificación se 
incluyeron controles positivos y blancos.
Las condiciones de ciclado fueron: un ciclo 
de 5 minutos a 94ºC; 45 ciclos de 45 segundos a 
94ºC, 45 segundos a 54ºC y 45 segundos a 72ºC; 1 
ciclo de 7 minutos a 72ºC; mantenimiento a 15ºC.
Los productos de amplificación fueron vi-
sualizados en geles de agarosa al 1% y se purifi-
caron con AccuPrep® PCR Purification kit (BIO-
NEER), siguiendo el protocolo descripto por el 
fabricante. Las reacciones de secuenciación se 
llevaron a cabo utilizando los mismos cebadores 
empleados en la amplificación de cada fragmen-
to (tanto sentido como antisentido), en un se-
cuenciador automático 3130 XL Genetic Analy-
zer con BigDye™ Terminator Sequencing Kit 
(Applied Biosystems), contratando el servicio 
prestado por la Unidad de Genómica del Intituto 
de Biotecnología del INTA.
Para cada muestra se obtuvieron secuencias 
de al menos dos amplificaciones diferentes por 
fragmento, correspondientes a extracciones inde-
pendientes. Las mismas fueron revisadas manual-
mente utilizando el programa BioEdit 7.2.5 (Hall, 
1999) y se corroboraron las mutaciones obteni-
das con respecto a la Secuencia de Referencia de 
Cambridge revisada (rCRS; Andrews et al., 1999). 
La secuencia consenso de la RHVI obtenida para 
cada individuo se clasificó como perteneciente a 
uno de los haplogrupos amerindios mediante Ha-
plogrep (Kloss-Brandstätter et al., 2011) y compa-
rando con datos tomados de la literatura (Achilli 
et al., 2008, 2013; O’Rourke, 2009; Perego et al., 
2009, 2010; O’Rourke y Raff, 2010). 
Comparación de los haplotipos 
obtenidos
Los haplotipos determinados a partir de la 
RHVI se compararon con una base de datos 
de 333 secuencias reportadas en la bibliografía 
para sitios prehispánicos de los Andes Centrosur 
(Tabla 2), a fin de encontrar afinidades que pue-
dan explicar la procedencia de los individuos 
de Esquina de Huajra. En el caso de no hallar 
los haplotipos en estas poblaciones prehispáni-
































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































cas, se extendió la búsqueda a poblaciones con-
temporáneas cuyos individuos se autoadscriben 
como pertenecientes a poblaciones originarias, 
habitan en zonas rurales y/o hablan una lengua 
nativa. En la Tabla 2 se detalla la muestra de po-
blaciones contemporáneas compuesta en total 
por 1596 secuencias.
En el caso de que los haplotipos presentes en 
el sitio bajo estudio tampoco fueran hallados en 
ninguna de esas poblaciones contemporáneas, 
se intentó establecer una posible afinidad po-
blacional a través del estudio de las relaciones 
filogenéticas con otros linajes mitocondriales. 
Para ello, se incorporaron todas las poblacio-
nes (Tabla 2) y se realizó una red de haplotipos 
mediante el método Median Joining con el pro-
grama Network 4.6.1.3 (Bandelt et al., 1999; 
fluxus-engineering.com). Los pesos fueron asig-
nados a cada sitio polimórfico acorde a las tasas 
mutacionales descriptas en la literatura (Meyer 
et al., 1999, Soares et al., 2009) y se realizó un 
postprocesamiento de la red por máxima parsi-
monia (Polzin y Daneshmand, 2003).
Medidas de autenticidad
Todos los procedimientos se realizaron bajo 
protocolos estrictos que minimizan la proba-
bilidad de contaminación de las muestras con 
ADN moderno, tomando como base los criterios 
de autenticidad existentes en la literatura (e.g. 
Crespo et al., 2010; Kemp y Smith, 2010). Es-
tos incluyeron la separación física de los cuar-
tos destinados al lavado de las piezas dentales y 
obtención de la dentina, a la extracción y PCR, 
y al procesamiento posterior a la PCR; además 
del uso de indumentaria protectora y del lavado 
de los materiales utilizados con hipoclorito de 
sodio al 10% y alcohol etílico al 70%, con pos-
terior irradiación con luz UV.
RESULTADOS
Los métodos de extracción de ADN utiliza-
dos no mostraron diferencias en cuanto a su efi-
ciencia. Se obtuvieron al menos dos secuencias 
de la RHVI a partir de extracciones indepen-
dientes en cuatro de los 6 individuos analizados, 
lo cual representa una tasa de recuperación de 
material genético del 66,7%. La secuencia final 
de cada individuo se obtuvo a partir del consen-
so entre todos los fragmentos. La región secuen-
ciada (16024-16365pb) permitió, a partir de la 
identificación de las mutaciones por compara-
ción con la rCRS, la asignación de dos de ellos 
como pertenecientes al linaje A2 (50%) y dos a 
C1 (50%) (Tabla 1).
En dos individuos se contó con dos piezas 
dentales que fueron analizadas independien-
temente. En uno de los casos solo se recuperó 
material genético de una de las muestras, mien-
tras que para el otro individuo ambas secuencias 
resultaron coincidentes (Tabla 1).
Las secuencias obtenidas indican que los 
cuatro individuos poseen haplotipos diferentes 
(Tabla 1). La comparación de los mismos con 
los publicados para otros sitios prehispánicos 
del área Centrosur Andina (Tabla 3) revela que 
la mayoría de los haplotipos hallados se encuen-
tran únicamente en la Quebrada de Humahuaca. 
En primer lugar, solo uno de los dos haplotipos 
A2 hallados en Esquina de Huajra fue reporta-
do previamente. Se trata del linaje de la muestra 
Huaj1 (Tabla 1) que también se encuentra en 
Los Amarillos (Mendisco et al., 2011), un sitio 
ubicado al norte de la Quebrada de Humahuaca 
cuyos individuos analizados corresponden a la 
ocupación del Período de Desarrollos Regiona-
les (PDR; 700-483 AP). En segundo lugar, en 
cuanto a los haplotipos C1, una de las variantes 
fue encontrada solamente en un individuo del si-
tio San José (Mendisco et al., 2014), también de 
ese período de la Quebrada de Humahuaca. La 
otra variante C1, que posee las mutaciones basa-
les del linaje, fue igualmente identificada en un 
individuo de Juella (Mendisco et al., 2014), del 
PDR de la misma región, pero también se halló 
en los sitios preincaicos Conchopata y Huari en 
Ayacucho (Kemp et al., 2009), en la región de 
Palpa en el valle del Río Grande de Nasca y en 
los valles altos del Río Viscas (Fehren-Schmitz 
et al., 2010, 2011, 2014) del actual territorio de 
Perú. Asimismo, fue detectado en Acchaymarca 
(Baca et al., 2014), un sitio ubicado en la región 
de Arequipa (Perú) con evidencias de ocupación 
durante el período Incaico (Tabla 3).
La red realizada para los haplotipos A2 (Fig. 
2) muestra, en primer lugar, que el haplotipo 
central (que corresponde al basal con las mu-
taciones 16111T, 16223T, 16290T, 16319A y 
16362C con respecto a la rCRS) se encuentra en 
mayor frecuencia y representado en la mayoría 























































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































































de las poblaciones que se incluyeron en el aná-
lisis comparativo. Además, ilustra la ya mencio-
nada exclusividad de las variantes halladas en 
este trabajo, que se encuentran únicamente en 
sitios de la Quebrada de Humahuaca. Pero por 
otro lado se observa que el linaje de Esquina de 
Huajra (Huaj6/7, Tabla 1), que no se halló en 
ninguna de las poblaciones compiladas en este 
trabajo, se ubica como derivado de otro detecta-
do en una población actual de Guaraníes de Bra-
sil y, al mismo tiempo, de él deriva otro linaje 
presente en dos individuos Kaingang (Marrero 
et al., 2007; Yang et al., 2010) (Fig. 2).
DISCUSIÓN
La evidencia arqueológica posiciona a Es-
quina de Huajra como un sitio clave en relación 
con los objetivos del imperio Incaico en el sector 
meridional de la Quebrada de Humahuaca, que 
habrían incluido la explotación de los recursos 
de las Yungas y el fortalecimiento de la frontera 
oriental, entre otros. Considerando que en este si-
tio se encuentran evidencias de cultura material 
Inca de manufactura local y no local, otras típi-
cas de la Quebrada y alfarería con características 
de las Yungas Orientales (Cremonte et al., 2005; 
Cremonte, 2007; Cremonte y Scaro, 2011), es po-
sible hipotetizar una procedencia al menos de tres 
zonas distintas para los habitantes de Esquina de 
Huajra. Teniendo en cuenta a la relocalización de 
poblaciones como una práctica frecuente del Im-
perio Inca, se presume que los individuos de este 
sitio podrían provenir de otros sitios de la Que-
brada de Humahuaca, de asentamientos bajo el 
dominio incaico en tierras altas cercanas al centro 
administrativo, así como de zonas más orientales. 
Debido a ello, en este sitio podrían encontrarse 
algunos linajes maternos que son poco frecuen-
tes en el resto del Noroeste Argentino (NOA). 
La evidencia genética hallada en este trabajo es 
compatible con estas hipótesis.
Antes de discutir específicamente los resulta-
dos obtenidos, es importante destacar que la tasa 
de recuperación de material genético (66,7%) 
concuerda con las de otros trabajos de ADNa en 
Fig. 2. Red de haplotipos A2 de poblaciones prehispánicas y actuales de los Andes centrosur y de los valles 
orientales. Los números indican la posición de las mutaciones con respecto a la rCRS. El tamaño de los gráficos 
de torta es proporcional a la frecuencia de los haplotipos. 
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muestras del NOA, que se encuentran entre el 
65% (Mendisco et al. 2011) y el 90% (Carnese et 
al, 2010). Este resultado probablemente se deba 
no sólo a las condiciones de preservación favora-
bles para las muestras en la Quebrada de Huma-
huaca (Hofreiter et al., 2001; Fulton, 2012) sino 
también al hecho de tratarse de piezas dentales 
(Gilbert et al., 2005; Cardozo et al., 2014).
Acorde a lo hallado hasta el momento, y te-
niendo en consideración la naturaleza preliminar 
de los resultados debida al tamaño muestral con 
el que se trabajó, cabe mencionar que la compo-
sición de haplogrupos en Esquina de Huajra, con 
una predominancia de A2 y C1, se encuentra en 
discrepancia con lo obtenido para la mayoría de 
los sitios andinos en los cuales el linaje B2 se pre-
senta como mayoritario (e.g. Kemp et al., 2009; 
Fehren-Schmitz et al., 2011, 2014; Baca et al., 
2012, 2014). Esto ocurre incluso en otros sitios 
del centro de la Quebrada de Humahuaca (Tilca-
ra y Sarahuaico), así como en el Valle Calchaquí 
(Tero) (Mendisco et al., 2014) y en la serranía 
Las Pirguas (Carnese et al., 2010). No obstante, 
en Los Amarillos, ubicado al norte de la Quebra-
da de Humahuaca, es el haplogrupo A2 el más 
frecuente (Mendisco et al., 2011).
Realizar un análisis arqueogenético suele 
implicar frecuentemente una limitación debida 
al tamaño muestral. En este trabajo, si bien son 
pocos los individuos analizados, las secuen-
cias de la RHVI obtenidas representan linajes 
distintos (Tabla 1) y dan cuenta de haplotipos 
compartidos con sitios (Tabla 3). De particular 
interés es el caso de aquellos haplotipos A2 y 
C1 (muestras Huaj1 y Huaj4, Tabla 1) que so-
lamente se encuentran en individuos de otros 
sitios de la Quebrada de Humahuaca, corres-
pondientes tanto al sector central como norte y 
con ocupación durante el Período de Desarro-
llos Regionales, anterior al Incaico. Conside-
rando que los haplotipos hallados en Esquina 
de Huajra se compararon con 46 secuencias A2 
y 85 C1 de más de 35 sitios arqueológicos de 
los Andes Centrosur, resulta llamativo que estos 
linajes sólo se encuentren en otros sitios que-
bradeños. Es importante destacar que la singu-
laridad del linaje A2 de la muestra Huaj1 (que 
posee las mutaciones basales adicionalmente a 
la 16125A, Tabla 1) fue comunicada por Motti 
et al. (2014) quienes, comparando con más de 
6000 secuencias, señalan que no se encuentra en 
poblaciones actuales del NOA, del centro-oeste 
argentino ni del resto de Sudamérica, sino úni-
camente en el sitio Los Amarillos (Mendisco et 
al., 2011). Esto entraría en concordancia con la 
hipótesis de un origen local para parte de los ha-
bitantes de Esquina de Huajra.
Por otro lado, la otra variante C1 hallada en 
este estudio también fue detectada en la Quebra-
da de Humahuaca y en numerosos sitios preincai-
cos e incaicos del actual territorio de Perú (Tabla 
3). Considerando que, a este nivel de resolución, 
se trata de un linaje nodal ampliamente distribui-
do en todo el continente (Achilli et al., 2013 y re-
ferencias allí citadas), esto no permite distinguir 
entre un origen en tierras más cercanas a la capi-
tal incaica o el hecho de compartir un ancestro 
poblacional antiguo. Esto remarca la necesidad 
de, por un lado, incrementar el número de sitios 
estudiados así como el tamaño muestral en cada 
uno de ellos con el potencial de encontrar otros 
linajes compartidos entre ambas regiones, y por 
otro lado, extender el análisis a otros fragmentos 
del ADNmt a fin de aumentar el poder resolutivo.
Finalmente, resulta llamativa la singulari-
dad del otro de los haplotipos de A2 hallados 
en Esquina de Huajra, que no fue encontrado 
en ninguno de los sitios arqueológicos compi-
lados en el presente trabajo (Huaj6/7, Tabla 1). 
Es importante tener en cuenta que todas las po-
blaciones con las que se realizó la comparación 
corresponden a grupos prehispánicos del área 
Andina Centrosur puesto que, según nuestro 
conocimiento, hasta el momento no se cuenta 
con datos provenientes de sitios arqueológicos 
de otras regiones más orientales que pudieron 
haber tenido contacto con la Quebrada de Hu-
mahuaca, como por ejemplo las Yungas. Cons-
tituyen una excepción los trabajos realizados 
en sitios del actual territorio uruguayo y del sur 
de Brasil (Marinho et al., 2006; Figueiro, 2011; 
Sans et al., 2012), pero los mismos incluyen 
muestras mayoritariamente de la costa atlántica 
y para aquellos sitios ubicados al oeste de Uru-
guay sólo se halló un haplotipo B2 (Figueiro, 
2011). Por este motivo, se compilaron adicio-
nalmente secuencias de la RHVI existentes en 
la literatura de poblaciones originarias actuales, 
habitantes tanto de los Andes Centrosur como 
de regiones en las tierras bajas del este (Tabla 
2). En ninguna de estas poblaciones se halló el 
haplotipo de A2 encontrado en Esquina de Hua-
 LINAJES MITOCONDRIALES EN UN CONTEXTO INCA 
18
jra (Huaj6/7, Tabla 2). Sin embargo, un total 
de 50 individuos Guaraní tanto Kaiowá como 
Ñandeva (Brasil) poseen la transición 16209C 
(Marrero et al., 2007) y, considerando que el 
sitio 16126 posee una alta tasa mutacional 
(Meyer et al., 1999; Soares et al., 2009), el linaje 
hallado en el presente trabajo se presenta como 
relacionado filogenéticamente al observado en 
esa población actual (Fig. 2). Cabe destacar que, 
a pesar de la alta tasa mutacional, la mutación 
16126C se encuentra en baja frecuencia en el 
conjunto de datos analizado, hallándose ade-
más sólo en dos individuos Kaingang de Río 
Grande do Sul (Brasil) que se presentan como 
variantes haplotípicas derivadas de la presen-
te en Esquina de Huajra. El hecho de haberla 
hallado en grupos originarios que actualmente 
habitan regiones del este es importante puesto 
que dicho polimorfismo hasta el momento no 
fue encontrado en otras poblaciones prehispáni-
cas del área Centrosur Andina. Debido a esto, 
resulta evidente la necesidad de incrementar el 
muestreo en los valles orientales y, en particular, 
queda de manifiesto la gran utilidad que repre-
sentarían futuros análisis de la RHVI que fueran 
realizados en poblaciones prehispánicas de las 
Yungas y del Chaco. 
Por último es necesario señalar que siendo el 
objetivo del presente trabajo intentar responder al 
interrogante acerca de la procedencia de los indivi-
duos en este sitio construido en el período Incaico, 
no se han incluido comparaciones con poblaciones 
actuales no nativas de la región, ya que eso impli-
caría asumir una continuidad geográfica para los 
habitantes de la zona en los últimos cinco siglos. 
Por el contrario, durante ese tiempo las pobla-
ciones originarias han sufrido varios eventos que 
dificultan la asunción de dicha continuidad, como 
mitas, encomiendas,  la “reducción” de distintas 
comunidades en “Pueblos de Indios” y traslados 
poblacionales de comunidades enteras, incluso a 
otras provincias (García Moritán y Cruz, 2012). 
Teniendo esto en consideración, la comparación 
con poblaciones contemporáneas se ve limitada a 
la hora de establecer la posible procedencia de in-
dividuos en un asentamiento prehispánico. 
CONCLUSIONES
Este trabajo representa el primer análisis 
genético de individuos provenientes de un con-
texto incaico en la Quebrada de Humahuaca, 
puesto que hasta el momento solamente dos es-
tudios de ADNa se han enfocado en sitios que-
bradeños del Período de Desarrollos Regionales 
(Mendisco et al. 2011, 2014). Asimismo, repre-
senta uno de los pocos realizados en el actual 
Noroeste Argentino, con lo cual adquiere espe-
cial relevancia a la hora de interpretar los pa-
trones de poblamiento y movilidad en la región. 
Aunque los resultados son preliminares, se 
encuentran en concordancia con las hipótesis 
que sostienen una procedencia multirregional 
para la población de Esquina de Huajra, po-
siblemente con mayor peso del componente 
local, y constituyen una evidencia más de la 
complejidad de los procesos poblacionales 
ocurridos en toda el área andina en épocas pre-
hispánicas.
Se destaca la importancia de continuar con 
los análisis en los individuos de este sitio in-
cluyendo la secuenciación de la RHVII, lo 
cual permitirá incrementar el poder resolutivo 
facilitando la identificación de haplotipos y su 
comparación, e intentar determinar los linajes 
paternos que podrían ser comparados con otras 
muestras prehispánicas de la región (Carnese 
et al., 2010; Mendisco et al., 2011, 2014). Con 
el objetivo de incrementar el tamaño muestreal 
se plantea la posibilidad de realizar análisis de 
ADNa sobre restos óseos del esqueleto post-
craneal, debido a que no todos los individuos 
hallados poseen representación de piezas den-
tales. 
Para concluir, futuros análisis de ADNa en 
muestras de las Yungas Orientales podrían apor-
tar, desde la perspectiva genética, mayor infor-
mación a la discusión acerca de la existencia de 
flujo génico entre esa región y la Quebrada de 
Humahuaca.
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